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Abstrak  
Ebola ialah suatu penyakit menular dan mematikan yang disebabkan oleh virus ebola dari famili 
Filoviridae. Penularan ke manusia diakibatkan oleh hewan atau bangkai hewan yang terinfeksi, seperti 
gorila, kera, simpanse, kelelawar, dan sebagainya. Virus ini juga dapat disebarkan melalui hubungan 
seksual dengan penderita.  
Penelitian ini bertujuan untuk merekonstruksi model matematika dari penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual berdasarkan model epidemik SIR-SI. Populasi komunitas 
terdiri dari populasi manusia (𝑆ℎ , 𝐼ℎ, 𝑅ℎ) dan populasi kelelawar (𝑆𝑣 , 𝐼𝑣). Secara khusus, manusia terinfeksi 
dapat menyebarkan virus terhadap manusia rentan melalui hubungan seksual.  
Model matematika pada kasus ini merupakan sistem non-linier, dan linierisasi dilakukan di sekitar 
titik kesetimbangan bebas virus 𝐷0 = (𝑆ℎ
0; 𝐼ℎ
0; 𝑅ℎ
0; 𝑆𝑣
0; 𝐼𝑣
0)  dan titik kesetimbangan endemik  
𝐷∗ = (𝑆ℎ
∗; 𝐼ℎ
∗; 𝑅ℎ
∗ ; 𝑆𝑣
∗; 𝐼𝑣
∗). Analisis kestabilan di sekitar titik kesetimbangan bebas penyakit menegaskan 
bahwa model linear tidak stabil, serta di sekitar titik kesetimbangan endemik menegaskan bahwa sistem 
linear stabil asimtotik. Beberapa simulasi pada titik kesetimbangan bebas penyakit dan titik 
kesetimbangan endemik dengan eksperimen mengambil nilai awal yang bervariasi dengan menggunakan 
parameter  𝑁ℎ = 491.794;   𝑁𝑣 = 10.864; 𝑎ℎ = 𝜇ℎ = 0,01; 𝑎𝑣 = 𝜇𝑣 = 0,008; 𝛽ℎ = 1,42 
𝛽𝑣 = 1,42; 𝛽𝑠 = 0,16; 𝑏 = 30; 𝑐 = 4; 𝑑 = 12; 𝛾ℎ = 0,36. 
 
Kata Kunci : Analisis kestabilan, virus Ebola, diagram kompartemen, titik kesetimbangan, linierisasi.  
Abstract 
Ebola is a deadly infectious disease, caused by the ebola virus from the family of Filoviridae. Most 
of the transmission to humans is caused by animals or carcasses of infected animals, such as gorillas, 
monkeys, chimpanzees, bats and others. This virus can also be spread through sexual contact with the 
patient. 
This study aims to reconstruct a mathematical model of the spreading of the Ebola virus with 
combinations of sexual and non-sexual transmission routes based on the SIR-SI epidemic model. The 
population within a community consists of the human population (𝑆ℎ, 𝐼ℎ , 𝑅ℎ) and the bat population 
(𝑆𝑣 , 𝐼𝑣). Infected humans can spread the virus to vulnerable humans through sexual intercourse. 
The mathematical model in this case is a linear system, so the linearization is done around the 
disease-free equilibrium point 𝐷0 = (𝑆ℎ
0; ℐℎ
0; 𝑅ℎ
0; 𝑆𝑣
0; ℐ𝑣
0)  and the endemic equilibrium point  𝐷∗ =
(𝑆ℎ
∗; ℐℎ
∗; 𝑅ℎ
∗ ; 𝑆𝑣
∗; ℐ𝑣
∗). The stability analysis around the disease-free equilibrium point confirmed that the 
linear system is unstable, also around the endemic equilibrium point confirmed that the linear system is 
asymptotic stable. Several simulations at the disease-free equilibrium point and the endemic equilibrium 
point with the experiments take different initial values with a parameters 𝑁ℎ = 491.794;   𝑁𝑣 = 10.864; 
𝑎ℎ = 𝜇ℎ = 0,01; 𝑎𝑣 = 𝜇𝑣 = 0,008; 𝛽ℎ = 1,42; 𝛽𝑣 = 1,42; 𝛽𝑠 = 0,16; 𝑏 = 30; 
𝑐 = 4; 𝑑 = 12; 𝛾ℎ = 0,36  always convergent to the equilibrium point. 
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PENDAHULUAN  
Salah satu penyakit yang dapat menyebar serta 
menyebabkan kematian ialah Ebola. Virus Ebola dari 
famili Filoviridae merupakan penyebab penyebaran virus 
Ebola.Pada tahun 1976 di Sudan merupakan wabah Ebola 
untuk pertama kali. Desember 2013 warga kota Guinea 
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dijangkiti virus Ebola lalu menjangkiti warga di Sierra 
Leone dan Liberia. Di Afrika Barat,  virus Ebola kembali 
menjangkiti warga pada  tahun 2014. Virus Ebola masih 
mewabah di benua Afrika dan Eropa, namun hal itu tidak 
menutup kemungkinan virus Ebola akan masuk dan 
mewabah di Indonesia (Arfani et al., 2015). 
Kulit yang luka (terbuka) serta mukosa yang tidak 
intak (utuh) merupakan salah satu penyebab penularan 
virus Ebola. Masa inkubasi virus Ebola dalam tubuh 
sekitar 6-8 hari. Gejala yang terlihat saat terinfeksi virus 
Ebola adalah demam tinggi hingga mencapai suhu 40oC, 
kepala dan otot terasa nyeri, muntah dan diare, serta 
terjadi perdarahan yang masif. Apabila didasarkan pada 
gejala klinis maka belum ditemukan diagnosa Ebola yang 
tepat saat awal terinfeksi. Pemeriksaan seperti Enzim-
linked Immunosorbent Assay (ELISA), Polimerase Chain 
Reaction (PCR), isolasi virus atau imunohistokimia harus 
dilakukan apabila pernah melakukan kontak secara 
langsung dengan penderita Ebola (Hendrawati, 2014). 
Penyakit Ebola dapat ditularkan melalui kontak 
seksual. Virus ebola dapat bertahan lama setelah gejala 
teratasi. Apabila individu dinyatakan telah sembuh 
penularan melalui kontak non-seksual, maka secara 
seksual individu mungkin dapat menularkan virus ebola 
tersebut. Hal ini dikarenakan periode infeksi melalui 
kontak seksual lebih lama daripada periode infeksi 
melalui kontak non-seksual (Miller, 2016). 
Berdasarkan pendahuluan diatas, penulis tertarik 
untuk membahas masalah Penyebaran Virus Ebola dengan 
Kombinasi Transmisi Seksual dan Non-Seksual.. Tujuan 
dari penelitian ini untuk merekonstruksi model 
matematika dari penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual, menentukan 
analisis kestabilan dan simulasi model penyebaran virus 
Ebola dengan kombinasi transmisi seksual dan non-
seksual. Hal ini diperlukan untuk memperoleh alternatif 
mengendalikan penyebaran virus Ebola dengan kombinasi 
transmisi seksual dan non-seksual.  
KAJIAN TEORI 
Virus Ebola  
Ebola termasuk dalam genus virus Filo yang 
merupakan penyakit zoonosis yang menyebabkan 
perdarahan menyeluruh disertai demam dengan tingkat 
kematian yang tinggi, berkisar antara 50-90% pada 
manusia dan primata (Kuhn et al., 2010). 
Virus Ebola berbentuk pleomorphic, tampak dalam 
bentuk filamen panjang atau lebih pendek yang dapat 
berbentuk U, berbentuk 6 atau konfigurasi melingkar. 
Virus Ebola mempunyai diameter 80 nm dan panjang 
hingga 14.000 nm, dengan panjang rata-rata virion sekitar 
1.200 nm (Sanchez et al., 2006). Genom virus Ebola 
terdiri dari molekul linier RNA berantai tunggal dengan 
orientasi negatif yang mengkode tujuh protein struktural 
yaitu nukleoprotein (NP), virus struktural protein (VP) 
VP35, VP40, glikoprotein (GP), VP30, VP24, dan RNA-
dependent RNA polimerase (L) (Sanchez et al, 2001). 
Pada infeksi Ebola, protein virus memainkan peran kunci 
dalam interaksi virus dengan inangnya. Pada manusia, 
protein NP dan VP40 memperoleh respon Imunoglobulin 
G (IgG) yang kuat (Leroy et al., 2000). Protein GP virus 
Ebola diperkirakan berfungsi untuk menginduksi 
gangguan terhadap sel endotel dan sitotoksisitas dalam 
pembuluh darah (Yang et al., 1998) dan sebagai perantara 
masuknya virus ke dalam sel inang (Watanabe et al., 
2000). 
Secara non-seksual, infeksi Ebola terjadi melalui 
mukosa yang tidak intak (utuh) atau kulit yang terbuka 
(luka). Sebagian besar penularan ke manusia diakibatkan 
oleh kontak langsung dengan hewan atau bangkai hewan 
yang terinfeksi (Carroll et al., 2013). Virus Ebola adalah 
salah satu virus yang paling virulen pada manusia dan 
dapat membunuh hingga 70-80% dari pasien dalam waktu 
5-7 hari (Khan et al., 1999). 
Dalam darah biasanya virus menghilang setelah 
melewati masa akut, namun pada beberapa bentuk cairan 
tubuh, virus Ebola masih dapat diekskresikan. Penularan 
secara seksual sangat mungkin terjadi karena virus dapat 
diisolasi dari cairan vagina atau air mani penderita yang 
telah dinyatakan sembuh. Proses kesembuhan merupakan 
proses yang lama karena virus dapat diisolasi dari pasien 
sekitar 82 hari setelah timbulnya penyakit (Smith, 2011). 
Pada manusia, infeksi virus Ebola mempunya masa 
inkubasi 2-21 hari dan menunjukkan onset penyakit secara 
mendadak yang ditandai dengan demam, menggigil, 
lemas, lesu, pegal-pegal, anoreksia atau tidak nafsu 
makan, mual, muntah, perut nyeri, dan diare. Apabila 
gejala klinis berlanjut, tampak gangguan pernafasan 
seperti nyeri dada, sesak napas dan batuk, dilanjutkan 
dengan konjungtivitis, hipotensi bila berdiri agak lama, 
edema dan berakhir dengan kelainan neurologis seperti 
sakit kepala, kebingungan, kejang dan koma yang dapat 
disertai dengan gangguan metabolik yang parah dan 
penggumpalan pembuluh darah yang tidak diketahui 
penyebabnya (koagulopati) dan berakhir dengan kematian 
yang biasanya terjadi pada minggu kedua (Bente et al., 
2009). 
 
Kestabilan Titik Kesetimbangan  
Misalkan suatu sistem memuat k persamaan, dengan 
k ialah bilangan bulat positif. Secara umum, kestabilan 
titik kesetimbangan memiliki perilaku sebagai berikut 
(Tu, 1994): 
1. Stabil, jika: 
a. Setiap nilai eigen real bernilai tak positif (𝜆𝑖 ≤
0, 𝜆𝑖 ∈ ℝ, ∀𝑖 = 1, … , 𝑘). 
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Gambar 1. Diagram kompartemen penyebaran penyakit 
dengan model SIR-SI 
b. Setiap komponen bagian real dari nilai eigen 
kompleks bernilai tak positif (𝑅𝑒 (𝜆
𝑖
) ≤ 0, 𝜆𝑖 ∈
ℂ, ∀𝑖 = 1, … , 𝑘). 
2. Stabil asimtotik, jika: 
a. Setiap nilai eigen bernilai real negatif (𝜆𝑖 < 0,
𝜆𝑖 ∈ ℝ, ∀𝑖 = 1, … , 𝑘). 
b. Setiap komponen real dari nilai eigen kompleks 
bernilai negatif  (𝑅𝑒(𝜆
𝑖
) < 0, 𝜆𝑖 ∈ ℂ, ∀𝑖 =
1, … , 𝑘). 
3. Stabil murni, jika: 
a. Setiap komponen real dari nilai eigen kompleks 
bernilai nol (𝑅𝑒(𝜆𝑖) = 0, 𝜆𝑖 ∈ ℂ, ∀𝑖 = 1,… , 𝑘). 
4. Tidak Stabil, jika: 
a. Ada nilai eigen real bernilai positif ∃𝜆𝑖 > 0, 𝜆𝑖 ∈
ℂ, 𝑖 = 𝑖, … , 5). 
b. Ada komponen bagian real dari nilai eigen 
kompleks bernilai positif (∃𝜆𝑖 ∋ 𝑅𝑒(𝜆𝑖) >
0, 𝜆𝑖 ∈ ℂ, 𝑖 = 𝑖, … , 5). 
 
Model SIR-SI  
Model epidemik merupakan model yang digunakan 
untuk mengetahui penyebaran suatu penyakit didaerah 
tertentu. Model epidemik mempelajari keterkaitan 
individu-individu dalam penjangkitan wabah. Model SIR 
kadang-kadang dikenal sebagai model Generalised atau 
model Kermack-Mc. Kendrick (Brauer, 2008). 
Dalam perkembangannya untuk mengetahui laju 
penyebaran dan  kepunahan suatu demam dalam populasi 
dan bersifat epidemik, model SIR sebagai model dasar 
menjadi beberapa konstruksi model lain misalnya model 
SIR-SI.  Berikut diagram penyebaran penyakit dengan 
model SIR-SI.  
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
Diagram 1. dapat dinyatakan dalam sistem 
persamaan sebagai berikut: 
𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡
= 𝑎ℎ − 𝛽ℎ𝑏
𝐼𝑣
𝑁ℎ
𝑆ℎ − 𝜇ℎ𝑆ℎ  
𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝑏
𝐼𝑣
𝑁ℎ
𝑆ℎ − (𝜇ℎ + 𝛾ℎ)𝐼ℎ  
𝑑𝑅ℎ
𝑑𝑡
= 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝑅ℎ   (1) 
𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡
= 𝑎𝑣 − 𝛽𝑣𝑏
𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆𝑣 − 𝜇𝑣𝑆𝑣  
𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝑏
𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆𝑣− 𝜇𝑣𝐼𝑣  
dengan, 
𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi manusia yang 
rentan pada waktu 𝑡, 
𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi 
manusia yang terinfeksi pada waktu 𝑡, 
𝑑𝑅ℎ 
𝑑𝑡
 = laju 
perubahan populasi manusia yang sembuh pada waktu 𝑡, 
𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi vektor penyebar penyakit 
yang rentan pada waktu 𝑡, 
𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi 
vektor penyebar penyakit yang terinfeksi pada waktu 𝑡, 
𝑎ℎ = tingkat kelahiran manusia yang masuk ke populasi 
rentan, 𝑎𝑣 = tingkat kelahiran vektor penyebar penyakit 
yang masuk ke populasi rentan, 𝜇ℎ = tingkat kematian 
manusia, 𝜇𝑣 =  tingkat kematian vektor penyebar 
penyakit, 𝛽ℎ = tingkat penularan penyakit dari vektor 
penyebar penyakit yang terinfeksi ke manusia yang 
rentan, 𝛽𝑣= tingkat penularan penyakit dari manusia yang 
terinfeksi ke vektor penyebar penyakit yang rentan, 𝑏 = 
rata-rata banyak vektor penyebar penyakit melakukan 
kontak dengan manusia, 𝛾ℎ = tingkat penyembuhan 
infeksi penyakit pada manusia, dan  
𝑡 = waktu (detik) 
 
HASIL DAN PEMBAHASAN 
Rekonstruksi Model Penyebaran Virus Ebola dengan 
Kombinasi Transmisi Seksual dan Non-Seksual  
Penyebaran penyakit virus Ebola melibatkan 
populasi manusia (𝑁ℎ ) dan populasi kelelawar (𝑁𝑣). 
Populasi manusia dibagi menjadi tiga kondisi, yaitu 
Susceptible (𝑆ℎ ) adalah manusia yang rentan terhadap 
virus Ebola, Infected (𝐼ℎ ) adalah manusia yang terinfeksi 
virus Ebola, dan Recovered (𝑅ℎ ) adalah manusia yang 
sembuh. Sedangkan populasi kelelawar dibagi menjadi 
dua kondisi, yaitu Susceptible (𝑆𝑣) adalah kelelawar yang 
rentan terhadap virus Ebola dan Infected (𝐼𝑣) adalah 
kelelawar yang terinfeksi virus Ebola. 
Penyebaran virus Ebola dibagi menjadi dua 
transmisi, yakni transmisi seksual dan non-seksual. 
Penyebaran virus Ebola dengan transmisi seksual dapat 
terjadi antara manusia terinfeksi ke manusia rentan, 
sedangkan penyebaran virus Ebola pada transmisi non-
seksual dapat terjadi pada populasi kelelawar terinfeksi ke 
populasi manusia rentan serta populasi manusia terinfeksi 
ke populasi kelelawar rentan. Dengan demikian diperoleh 
diagram kompartemen dari penyebaran virus Ebola 
dengan kombinasi transmisi seksual dan non-seksual 
sebagai berikut: 
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 Gambar 2. Diagram kompartemen penyebaran virus 
Ebola dengan kombinasi transmisi seksual 
dan non-seksual 
 
Berdasarkan diagram kompartemen  diperoleh 
persamaan sebagai berikut:  
 
  
𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡
= 𝑎ℎ𝑁ℎ − 𝛽ℎ𝑏
𝐼𝑣
𝑁ℎ
𝑆ℎ − 𝜇ℎ𝑆ℎ − 𝛽𝑠𝑐
 𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆ℎ  
  
𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝑏
𝐼𝑣
𝑁ℎ
𝑆ℎ + 𝛽𝑠𝑐
 𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆ℎ  − (𝜇ℎ + 𝛾ℎ) 𝐼ℎ  
 
𝑑𝑅ℎ
𝑑𝑡
= 𝛾ℎ𝐼ℎ − 𝜇ℎ𝑅ℎ                                                       (2)     
 
𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡
= 𝑎𝑣𝑁𝑣 − 𝛽𝑣𝑑
𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆𝑣 − 𝜇𝑣𝑆𝑣   
  
𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝑑
𝐼ℎ
𝑁ℎ
𝑆𝑣 − 𝜇𝑣 𝐼𝑣  
 
Dengan,  
𝑑𝑆ℎ
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi manusia 𝑆ℎ pada 
waktu t,  
𝑑𝐼ℎ
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi manusia 𝐼ℎ pada 
waktu t, 
𝑑𝑅ℎ
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi manusia 𝑅ℎ pada 
waktu t,  
𝑑𝑆𝑣
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi kelelawar 𝑆𝑣 
pada waktu t,  
𝑑𝐼𝑣
𝑑𝑡
 = laju perubahan populasi kelelawar 
 𝐼𝑣  pada waktu t , 𝑁ℎ = total populasi awal manusia,  
𝑁𝑣 = total populasi awal kelelawar, 𝑎ℎ = tingkat 
kelahiran populasi manusia, 𝑎𝑣 = tingkat kelahiran 
populasi kelelawar,  𝜇ℎ = tingkat kematian populasi 
manusia,  𝜇𝑣 = tingkat kematian populasi kelelawar, 
𝛽ℎ = tingkat penularan virus Ebola dari populasi 
kelelawar  𝐼𝑣    ke populasi manusia 𝑆ℎ, 𝛽𝑣 = tingkat 
penularan virus Ebola dari populasi manusia 𝐼ℎ ke 
populasi kelelawar 𝑆𝑣, 𝛽𝑠 = tingkat penularan virus Ebola 
dari populasi manusia 𝐼ℎ ke populasi manusia 𝑆ℎ, 𝑏 =
 rata-rata banyak kontak langsung manusia rentan dengan 
kelelawar terinfeksi, 𝑐 = rata-rata banyak manusia 
terinfeksi melakukan hubungan seksual dengan manusia 
rentan,𝑑 = rata-rata banyak kontak langsung kelelawar 
rentan dengan manusia terinfeksi, 𝛾ℎ = tingkat 
penyembuhan infeksi penyakit pada manusia. 
Nilai parameter yang digunakan pada model 
penyebaran virus Ebola dengan kombinasi transmisi 
seksual dan non-seksual adalah:  
  Tabel 1 Tabel Nilai Parameter 
Parameter Deskripsi Nilai 
𝑁ℎ(0) Total populasi awal manusia 491.794 
𝑁𝑣(0) Total populasi awal kelelawar 10.864 
𝑎ℎ Tingkat kelahiran manusia 0,01 
𝑎𝑣 Tingkat kelahiran kelelawar 0,008 
𝛽
ℎ
 
Tingkat penularan penyakit dari 
kelelawar terinfeksi ke manusia  
rentan  
1,42 
𝛽
𝑣
 
Tingkat penularan penyakit dari 
manusia terinfeksi ke kelelawar 
rentan  
1,42 
𝛽
𝑠
 
Tingkat penularan penyakit dari 
manusia terinfeksi ke manusia 
rentan 
0,16 
𝑏 
Rata-rata banyak kontak langsung 
manusia rentan dengan kelelawar 
terinfeksi 
30 
𝑐 
Rata-rata banyak manusia terinfeksi 
melakukan hubungan seksual 
dengan manusia rentan 
4 
𝑑 Rata-rata banyak kontak langsung 
kelelawar rentan dengan manusia 
terinfeksi 
12 
𝜇
ℎ
 Tingkat kematian manusia 0,01 
𝜇
𝑣
 Tingkat kematian kelelawar 0,008 
𝛾
ℎ
 Tingkat penyembuhan infeksi pada 
manusia 
0,36 
 
Titik Kesetimbangan 
Penentuan titik kesetimbangan pada model 
penyebaran virus Ebola dengan kombinasi transmisi 
seksual dan non-seksual yaitu dengan membuat ruas 
kanan pada setiap persamaan (2) sama dengan nol. 
Dengan menggunakan Maple18 diperoleh tiga titik 
kesetimbangan  
1. (𝑆ℎ
0; 𝐼ℎ
0; 𝑅ℎ
0; 𝑆𝑣
0; 𝐼𝑣
0)  = (491.794; 0; 0; 10.864; 0) 
2. (𝑆ℎ
∗; 𝐼ℎ
∗; 𝑅ℎ
∗ ; 𝑆𝑣
∗; 𝐼𝑣
∗)  = (5.166; 13.152; 473.475; 187; 
10.677) 
3. (𝑆ℎ , 𝐼ℎ, 𝑅ℎ, 𝑆𝑣 , 𝐼𝑣)   = (275.354; -263.127 ; -730.910; 
3,43; 10.867) 
Pada titik kesetimbangan terakhir tidak mungkin karena 
terdapat populasi negatif sehingga tidak dibahas. 
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Dengan menggunakan sistem persamaan (2) akan 
diberikan hasil simulasi di sekitar titik kesetimbangan 
bebas virus dan titik kesetimbangan endemik sebagai 
berikut:  
a. Simulasi Model Penyebaran Virus Ebola dengan 
Kombinasi Transmisi Seksual dan Non-Seksual 
dengan Titik Kesetimbangan Bebas Penyakit 𝐷0. 
1. Simulasi model penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual  
terhadap titik kesetimbangan bebas virus 𝐷0 = 
(491.794; 0; 0; 10.864; 0). Dengan memilih nilai 
awal (300; 0; 0; 10; 0) diperoleh simulasi 
sebagai berikut: 
 
 
 
Gambar 1 Grafik Perubahan Populasi (a) Manusia 
Susceptible dan (b) Kelelawar Susceptible 
Pada gambar 1(a) dengan nilai awal 300 
populasi mengalami kenaikan menjadi 491.794 jiwa 
serta stabil setelah 400 bulan atau setara 33 tahun. 
Pada gambar 1(b), dengan  nilai awal sebesar 10 
grafik mengalami kenaikan menjadi 10.864 jiwa serta 
stabil setelah 400 bulan atau setara 35 tahun. 
 
2. Simulasi model penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual  
terhadap titik kesetimbangan bebas virus 𝐷0 = 
(491.794; 0; 0; 10.864; 0). Dengan memilih nilai 
awal (400, 0, 0, 5, 0) diperoleh simulasi sebagai 
berikut: 
 
       
Gambar 2 Grafik Perubahan Populasi (a) Manusia 
Susceptible dan (b) Kelelawar Susceptible 
Pada gambar 2(a), dengan nilai awal 400 grafik 
mengalami kenaikan menjadi 491.794 jiwa serta 
stabil setelah 400 bulan atau setara 33 tahun. Pada 
gambar 2(b), dengan nilai awal sebesar 5 grafik 
mengalami kenaikan menjadi 10.864 jiwa serta stabil 
setelah 400 bulan atau setara 35 tahun.  
Gambar (1) dan (2), merupakan model 
penyebaran virus Ebola dengan kombinasi transmisi 
seksual dan non-seksual, menunjukkan bahwa tidak 
ada populasi manusia dan kelelawar yang terinfeksi 
virus Ebola serta menunjukkan perilaku laju 
perubahan populasi manusiadan kelelawar Susceptible 
bahwa dengan nilai awal yang berbeda grafik tetap 
menuju stabil ke titik kesetimbangan. 
 
b. Simulasi Model Penyebaran Virus Ebola dengan 
Kombinasi Transmisi Seksual dan Non-Seksual 
dengan Titik Kesetimbangan Endemik 𝐷∗. 
1. Simulasi model penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual  
terhadap titik kesetimbangan Endemik 𝐷∗ = 
(5.166; 13.152; 473.472; 187; 10.677). Dengan 
memilih nilai awal (5.100; 13.100; 473.590; 
10.000; 864) diperoleh simulasi sebagai berikut: 
    
       
 
Gambar  3 Grafik Perubahan Populasi (a) Manusia 
Susceptible, (b) Manusia Infected,(c) Manusia 
Recovered,  (d) Kelelawar Susceptible dan (e) 
Kelelawar Infected  
2. Simulasi model penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual  
terhadap titik kesetimbangan Endemik 𝐷∗ = 
(5.166; 13.152; 473.472; 187; 10.677). Dengan 
memilih nilai awal (456.974; 5.000; 10.000; 
5.000; 5.864) diperoleh simulasi sebagai berikut: 
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Gambar  4 Grafik Perubahan Populasi (a) Manusia 
Susceptible, (b) Manusia Infected,(c) Manusia 
Recovered,  (d) Kelelawar Susceptible dan (e) 
Kelelawar Infected 
Berdasarkan kedua gambar di atas, Gambar 3 
menunjukkan kasus populasi manusia rentan lebih 
sedikit daripada populasi manusia terinfeksi maupun 
populasi manusia sembuh, sedangkan pada Gambar 4 
menunjukkan kasus populasi manusia rentan lebih 
banyak daripada populasi manusia sembuh maupun 
terinfeksi. Gambar 3 dan Gambar 4 merupakan model 
penyebaran virus Ebola dengan kombinasi transmisi 
seksual dan non-seksual dengan titik kesetimbangan 
𝐷∗ bersifat stabil serta menunjukkan bahwa dengan 
nilai awal yang berbeda grafik tetap menuju stabil ke 
titik kesetimbangan. 
 
Analisis Kestabilan  
1. Kestabilan Model Penyebaran Virus Ebola dengan 
Titik Kesetimbangan Bebas Virus 𝐷0 = (491.794; 0; 
0; 10.864; 0). Dengan melakukan linierisasi pada 
persamaan (2) dan dengan parameter pada 
Tabel (1) diperoleh matriks sebagai berikut: 
(
 
 
−0,01
0,94
0
−0,64
0,27
0,36
 
  0        0     −42,6
0         0       42,6
       −0,01     0              0              
0 −0,94          0    −0,008            0              
0   0,94        0         0   −0,008       )
 
 
   
diperoleh nilai eigennya adalah sebagai berikut:  
𝜆1 = −0,01, 𝜆2 = −0,01, 𝜆3 = −0,008, 𝜆4 = 6,46 
dan 𝜆5 = −6,2. Berdasarkan nilai eigen, dapat 
disimpulkan bahwa ada nilai eigen real bernilai 
positif sehingga sistem tidak stabil.  
2. Kestabilan Model Penyebaran Virus Ebola 
dengan Titik Kesetimbangan Endemik 𝐷∗ = (5.166; 
13.152; 473.472; 187; 10.677). Dengan melakukan 
linierisasi pada persamaan (2) dan dengan parameter 
pada Tabel (1) serta titik kesetimbangan endemik 
diperoleh 𝜆1 = −0,01, 𝜆2 = −0,36, 𝜆3 = −0,95, 
𝜆4 = −0,008, 𝜆5 = −0,46. Berdasarkan nilai eigen, 
dapat disimpulkan bahwa setiap nilai eigen real 
bernilai negatif sehingga sistem stabil asimtotik..  
 
SIMPULAN  
Rekonstruksi model penyebaran virus Ebola dengan 
kombinasi transmisi seksual dan non-seksual  berdasarkan 
model 𝑆ℎ𝐼ℎ𝑅ℎ − 𝑆𝑣𝐼𝑣 . Populasi manusia terdiri dari 
subpopulasi manusia rentan 𝑆ℎ(𝑡), terinfeksi 𝐼ℎ(𝑡), dan 
sembuh 𝑅ℎ(𝑡). Sedangkan populasi kelelawar terdiri dari 
subpopulasi kelelawar rentan 𝑆𝑣(𝑡) dan terinfeksi 𝐼𝑣(𝑡). 
Model penyebaran virus Ebola dengan kombinasi 
transmisi seksual dan non-seksual memiliki 2 titik 
kesetimbangan, yaitu titik kesetimbangan bebas penyakit 
𝐷0 = (491.794; 0; 0; 10.864; 0) dan titik kesetimbangan 
endemik 𝐷∗ = (5.166; 13.152; 473.472; 187; 10.677). 
Analisis kestabilan model penyebaran virus Ebola dengan 
titik kesetimbangan endemik menggunakan nilai eigen 
diperoleh bahwa model stabil asimtotik. Simulasi model 
penyebaran virus Ebola untuk keadaan bebas virus dan  
endemik, populasi stabil dan tidak mengalami perubahan 
serta populasi menuju ketitik kesetimbangan bebas 
penyakit dan endemik. 
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